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Here  we  consider  the  binding  site  as  coarsely  known,  covering 
~half of the surface.




















Fragment­based  docking  permits  to  deal  with  the  high 
number  of  degrees  of  freedom  of  the  ligand.  However, 
most current methods are limited to small ligands and well 
delineated  binding  sites.  We  have  recently  extended  such 
approach  to  flexible  linear polymers docked on  the whole 
protein surface 3.
By  rigid  docking  of  fragment  libraries  and  exhaustive 
assembly of the compatible poses, we could model protein­
bound  ssRNA,  another  highly  flexible  anionic  linear 
polymer 4. We present here a new variation on the thema, 
using  flexible  docking  of  fragments  by  AutoDock,  on  a 
coarsly  known  binding  site.  We  sucessfully  applied  it  on 
protein – GAG complexes.
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Fragment­based modeling of
protein­GAG complexes
Glycosaminoglycans  (GAGs)  are  linear 
anionic  periodic  poly­saccharides. 
They bind to their protein  targets  in  the 
extracellular matrix, and so participate in 
many cell­signaling processes 1. As such, 
they  are  very  promising  targets  for  the 

















































Pdb id protein GAG dp
2axm FGF1 heparin dp6
1bfc FGF2 heparin dp6
1fq9 FGF2­FGFR1 heparin  dp6
1gmn NK1 (HGF) heparin dp5
1rid VCP heparin   dp7
1xmn Thrombin heparin dp6
2hyv Annexin 2A heparin dp5






3ina Heparinase I heparin dp7
3mkp VFT2 heparin dp5
4ak2 Suse­like heparin dp6


















counting  the  possible  chains  they  belong  to)  enriches 
the  pool  in  native  poses  (<5Å) more effectively  than 
AD scoring.
However,  this  filtering  did  not  permit  to  precise  the 








































Those  ratio  diminished  to 
6/11  for  dp6,  and  2/11 
for dp7 chains. 
Chain assembly for GAGs with different length (dp)
Chain­assembly  is  especially  suited  to 
select  terminal  fragments,  which  AD 
rank  worse  than  poses  located  at  the 
binding site of a central fragment.
1fq9, dp6.  1.8 A RMSD 3ina, dp7.  3.0 A RMSD
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